
















































sion, and reliability  in directly making early and  informed decisions on  live sheep selection and 
breeding  for health‐beneficial n‐3 LC‐PUFA, FMP,  IMF and  superior meat‐eating quality  at  the 














































































































the  negative  control  in  assessing  extracted  genomic DNA,  polymerase  chain  reaction 
products,  and next‐generation  sequencing procedures  in  the  laboratory. Details of  the 

































All  primers were  designed  using  Geneious  Prime  Software  Program  2020  v.2.2 









DNA  Technologies  Pte.  Ltd., Melbourne, Australia  (itddna.com  (accessed  on  12  June 
2021)). 
   














formed  in  a  SimpliAmp™  Thermal Cycler  (Thermofisher  Scientific, Melbourne, Aus‐
tralia), in a 2‐step protocol using the following conditions: 98 °C initial denaturation for 1 





































































NCBI  database were  used  for  comparative  analysis: NC_040262.1, NC_040260.1,  and 
NC_040273.1 for FASN, FABP4, and SCD genes, respectively. Next Generation Sequenced 
data  were  retrieved  from  Illumina  Dashboard‐BaseSpace  Sequence  Hub 
(https://basespace.illumina.com/dashboard (accessed on 15 July 2021)) as paired read data 
in 2 separate forward and reverse read  lists  in FASTQ format. The retrieved raw reads 





















































Forward  CCTACTTTCCCATGCTCAGAGAA    23  68 
7890 
Reverse  CTACGTTGCTGAGGAAGAACTCTA  24  68 
FASN 2 
Forward  ACCGTCTCTCCTTCTTCTTTGAC  23  68 
8798 
Reverse  GAAGTTGAGGGAGGCGTAATAGAT  24  68 




Forward  CTAGAGTTCTTCCTCAGCAACGTA  24  68 
9288 
Reverse  GCCAGGGAGCTGTGAATAATACTA  24  68 
FABP4 
Forward  TTGTTGAATGGCTGGGCTTATAAC  24  60 
4107 
Reverse  TAAGAAAATACTTCCTGGGGCACA  24  60 
SCD 
Forward  CAAACTTAGGTCTGCAACTTTCGT  24  65 
11,545 





controls,  eight  SCD  gene  SNP  loci  (g.23880613A>G;  g.23881050T>C;  g.23883280G>A; 
g.23885910C>A;  g.23887165A>G;  g.23888763C>T;  g.23889346T>G;  g.23890209T>C) with 
major allele frequencies ranging from 0.53 to 0.93 were identified as depicted in Table 2. 




















g.23880613A>G  GG (0.82)  GG (0.93)  GG (0.73)  GG  GG  AA 
g.23881050T>C  CT (0.58)  CT (0.54)  CT (0.90)  CC  CC  TT 
g.23883280G>A  AG (0.53)  AG (0.71)  AG (0.60)  AA  AA  GG 
g.23885910C>A  AC (0.57)  AC (0.71)  AC (0.53)  CC  CC  CC 
g.23887165A>G  GA (0.69)  GG (0.82)  GG (0.70)  GG  GG  AA 
g.23888763C>T  TC (0.58)  TC (0.54)  CC (0.93)  CC  CC  CC 
g.23889346T>G  GT (0.68)  GG (0.82)  GG (0.70)  GG  GG  TT 
g.23890209T>C  CT (0.67)  CC (0.82)  CC (0.70)  CC  CC  TT 
1 TAW, Tattykeel Australian White. 
As depicted in Table 3, nine functional SNP covering 91% of the FASN gene sequence 
were  identified. The genotypes at the nine loci were all  the same  in TAW,  indicating a 
consistent heredity pattern from the composite TAW parents to the first and second gen‐
erations, which were all distinguishable from the Rambouillet negative control breed. For 


















g.12316077T>G  GG (0.89)  GG (0.86)  GG (0.95)  GG  GG  TT 
g.12318491A>G  GG (0.89)  GG (0.86)  GG (0.95)  GG  GG  AA 
g.12320583T>C  CC (0.89)  CC (0.86)  CC (0.97)  CC  CC  TT 
g.12321671T>C  CC (0.89)  CC (0.86)  CC (0.97)  CC  CC  TT 
g.12323864A>G  GA (0.70)  GA (0.69)  GA (0.70)  GG  GG  AA 
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g.12324288G>A  AG (0.69)  AG (0.68)  AG (0.69)  AA  AA  GG 
g.12326992T>C  CC (0.88)  CC (0.79)  CC (0.90)  CC  CC  TT 
g.12327084‐>CT  CT (0.50)  CT (0.50)  CT (0.50)  CT  CT  TT 


















g.62826961T>C  CT (0.61)  TT (0.64)  CT (0.60)  TT  TT  TT 
g.62826965C>G  GC (0.61)  GC (0.57)  GC (0.60)  GG  GG  CC 


















































                                                              SNP effect (p‐values) 
                                                                                                                     SCD                      FABP4                    FASN 
Variable  Mean  SD  CV (%)  g.23881050T>C  g.62829478A>T  g.12323864A>G 
FMP (°C)  33.65  2.74  8.14  0.2700  0.6115  0.0544 * 
IMF (%)  4.43  1.31  29.58  0.0089 **  0.0539 *  0.1915 
Fatty acids (mg/100 g)             
ALA (C18:3n‐3)  163.03  192.27  117.94  0.7755  0.1419  0.0033 ** 
EPA (C20:5n‐3)  25.20  11.62  46.10  0.7683  0.1023  0.9810 
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DHA (C22:6n‐3)  8.43  4.16  49.27  0.0111 *  0.2145  0.9480 
DPA (C22:5n‐3)  23.85  13.70  57.44  0.0532 *  0.3894  0.0927 
EPA+DHA  33.64  14.75  43.84  0.2036  0.4794  0.9915 
EPA+DHA+DPA  57.49  26.97  46.92  0.0728  0.8958  0.2004 
MUFA  3694.70  4099.08  110.94  0.6824  0.3949  0.0025 ** 
SFA  4392.18  5238.81  119.28  0.4000  0.5472  0.0029 ** 
C18:2n‐6  253.68  247.70  97.64  0.6781  0.0647  0.0138 * 
C14:0  287.92  437.58  151.98  0.0632  0.7354  0.1190 
C16:0  2076.17  2419.46  116.53  0.5414  0.3751  0.0039 ** 
C18:0  1683.83  2065.71  122.68  0.3891  0.9125  0.0012 ** 




















                             Multiple Genotype Comparisons 
SNP Locus  Variable  Mean ± SE  Genotypes    Difference ± SE  p‐Value 
SCD g.23881050T>C  DHA (C22:6n‐3) (mg/100 g)           
  CC  7.00 ± 2.11  CC vs.  CT  −0.639 ± 0.834  0.7247 
  CT  7.64 ± 2.09  CC vs.  TT  −3.998 ± 1.334  0.0105 * 
  TT  11.00 ± 2.34  CT vs.  TT  −3.359 ± 1.235  0.0223 * 
  IMF (%)           
  CC  3.98 ± 0.312  CC vs.  CT  −0.407 ± 0.323  0.4224 
  CT  4.39 ± 0.287  CC vs.  TT  −1.446 ± 0.532  0.0222 * 
  TT  5.43 ± 0.516  CT vs.  TT  −1.038 ± 0.502  0.1041 
  DPA (C22:5n‐3) (mg/100 g)           
  CC  17.9 ± 6.81  CC vs.  CT  −1.56 ± 2.65  0.8270 
  CT  19.4 ± 6.74  CC vs.  TT  −9.19 ± 4.25  0.0850 
  TT  27.1 ± 3.26  CT vs.  TT  −7.63 ± 3.93  0.0356 * 
FASN g.12323864A>G  FMP (°C)           
  GG  34.2 ± 0.4  GG vs.    GA  0.81 ± 0.64  0.4201 
  GA  33.4 ± 0.3  GG vs.  AA  2.98 ± 1.61  0.0536 * 
  AA  31.5 ± 1.5  GA vs.  AA  2.16 ± 1.60  0.3685 
  ALA (C18:3n‐3) (mg/100 g)           
  GG  188.7 ± 67.6  GG vs.  GA  114.7 ± 39.9  0.0149 * 
  GA  74.0 ± 66.7  GG vs.  AA  147.2 ± 100.1  0.3115 
  AA  41.5 ± 113.7  GA vs.  AA  32.6 ± 99.8  0.9430 
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  MUFA (mg/100 g)           
  GG  4524 ± 1384  GG vs.  GA  2617 ± 867  0.0099 ** 
  GA  1907 ± 1361  GG vs.  AA  3089 ± 2175  0.3363 
  AA  1436 ± 2415  GA vs.  AA  472 ± 2168  0.9742 
  SFA (mg/100 g)           
  GG  5479 ± 1715  GG vs.  GA  3270 ± 1121  0.0132 * 
  GA  2208 ± 1684  GG vs.  AA  4162 ± 2812  0.3068 
  AA  1317 ± 3086  GA vs.  AA  892 ± 2803  0.9458 
  C18:2n‐6 (mg/100 g)           
  GG  281 ± 84.8  GG vs.  GA  142.5 ± 52.2  0.0216 * 
  GA  139 ± 83.4  GG vs.  AA  105.8 ± 130.8  0.6988 
  AA  175 ± 146.4  GA vs.  AA  −36.7 ± 130.4  0.9573 
  C16:0 (mg/100 g)           
  GG  2539 ± 800  GG vs.  GA  1475 ± 518  0.0158 * 
  GA  1063 ± 786  GG vs.  AA  1826 ± 1298  0.3433 
  AA  713 ± 1429  GA vs.  AA  350 ± 1294  0.9604 
  C18:0 (mg/100 g)           
  GG  2227 ± 658  GG vs.  GA  1419 ± 441  0.0056 ** 
  GA  809 ± 646  GG vs.  AA  1711 ± 1106  0.2756 
  AA  516 ± 1205  GA vs.  AA  292 ± 1102  0.9620 
  C18:1n‐9 (mg/100 g)           
  GG  3589 ± 1078  GG vs.  GA  2103 ± 679  0.0080 ** 
  GA  1486 ± 1060  GG vs.  AA  2353 ± 1704  0.3566 
  AA  1236 ± 1892  GA vs.  AA  250 ± 1698  0.9882 
FABP4 
g.62829478A>T 
IMF (%)           
  A  4.57 ± 0.39  A vs.  AA  0.07 ± 0.344  0.0556 




It  is well‐established  that DNA‐based  inheritance  enables  the  transmission of  se‐



















PUFA,  they must obtain  these  from dietary  intake sources  in order  to meet  their daily 
requirement of 500 mg of n‐3 LC‐PUFA [4]. Therefore, lamb producers can tap into the 
omega‐3  functional meat market niche through novel strategies  for developing healthy 




























































The proteins of  the FABP4  family are small molecular‐weight proteins  that have a 
high binding  affinity  for  long‐chain  fatty  acids, participate  in  fatty‐acid  transportation 
from the plasma membrane to the sites of β‐oxidation, triacylglycerol, and phospholipid 
synthesis, and variation in FABP4 gene has been reported to affect fat deposition, growth, 
and meat  production  in  sheep  [71,72].  Several  other  research  findings  in  sheep  have 
demonstrated that dietary manipulation of omega‐3 fatty acids can influence intramuscu‐
lar fat deposition, growth, milk, wool, and meat quality [42,73–90], while only a handful 









juiciness, and  tenderness, while DHA being  the major prevalent  fatty acid  in  the brain 
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